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摘　 要： 本试验旨在研究丁酸梭菌对断奶仔猪空肠菌群结构的影响。 试验选取（２５±１）日龄、体
重（６．２４±０．３２） ｋｇ 的健康“杜×长×大”断奶仔猪 １６２ 头，随机分为 ３ 个组，每组 ３ 个重复，每个重

复 １８ 头猪。 对照组饲喂基础饲粮，试验组分别饲喂基础饲粮＋５００ ｍｇ ／ ｋｇ（ＣＢ５００ 组）、基础饲

粮＋２ ０００ ｍｇ ／ ｋｇ 丁酸梭菌（ＣＢ２０００ 组），试验期为 ３０ ｄ。 试验结束后，分别从各组取 ６ 头猪（每

个重复 ２ 头）进行屠宰采集空肠内容物，采用高通量测序技术和定量聚合酶链反应（ ｑＰＣＲ）分析

其菌群结构。 结果表明：与对照组相比，ＣＢ５００ 组、ＣＢ２０００ 组断奶仔猪平均体重呈现上升趋势，
但无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 高通量测序结果表明，ＣＢ２０００ 组断奶仔猪空肠菌群操作分类单元

（ＯＴＵ）数量和香农指数显著高于对照组（Ｐ＜０．０５）。 在门水平上，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线

菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、广古菌门 （ Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝藻菌门 （Ｃｙａ⁃
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）为断奶仔猪空肠中的优势菌门；与对照组相比，ＣＢ５００ 组

和 ＣＢ２０００ 组拟杆菌门相对丰度均显著上升（Ｐ＜０．０５），广古菌门相对丰度显著降低（Ｐ＜０．０５）。
在属水平上，ＳＭＢ５３、葡萄球菌属（Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）、迪茨氏菌属（Ｄｉｅｔｚｉａ）、甲烷短杆菌属（Ｍｅｔｈａ⁃
ｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ）、乳酸杆菌属（ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、棒

状杆菌属（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、魏斯氏菌属（Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ）和罗斯氏菌属（Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ）为优势菌属。 与

对照组相比，丁酸梭菌组假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和埃希氏菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ）等条件致病菌

的相对丰度显著降低（Ｐ＜０．０５），而粪球菌属（Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ）、罗斯氏菌属、Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ、布劳特

氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）和瘤胃球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）等的相对丰度显著升高（Ｐ＜０．０５）。 ｑＰＣＲ 分析

结果表明，与对照组相比，ＣＢ５００ 组和 ＣＢ２０００ 组肠杆菌科和大肠杆菌的相对丰度显著降低（Ｐ＜
０．０５）。 结果提示，丁酸梭菌能够显著提高断奶仔猪空肠的菌群多样性，提高粪球菌属、罗斯氏

菌属、Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ、布劳特氏菌属和瘤胃球菌属等有利于肠道健康菌属的相对丰度，降低肠杆

菌科和假单胞菌属等条件致病菌的相对丰度，从而有效改善仔猪肠道菌群结构。
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　 　 动物胃肠道中栖息着大量的微生物，这些微

生物群落分布在肠道的不同部位并保持着相对稳

定和平衡，有益菌和致病菌在肠道内保持着一定

比例，维持动物的生长发育和健康［１－２］ 。 当动物处

于应激状态时，肠道菌群的动态平衡被打破，这对

动物的生长代谢造成一定的影响［３］ 。 仔猪早期断

奶是现代养猪发展的必然要求，由此产生的断奶

应激使仔猪出现肠道功能障碍、采食量降低和腹

泻等症状［４］ 。 大量的研究表明，在饲粮中添加益

生菌可以有效地改善断奶仔猪的肠道菌群结构，
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提升仔猪的平均日增重［５－８］ 。 丁酸梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉ⁃
ｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ）作为益生菌类的饲料添加剂，可有

效地改善畜禽肠道健康，增强机体免疫，促进畜禽

生长，促进肠道对饲粮中营养物质的消化、吸收和

利用，提高畜禽的生长性能［９－１０］ ；同时还可以有效

地促进宿肠道中拟杆菌、粪杆菌、粪链球菌等有益

菌的增殖，抑制肠道内大肠杆菌、幽门螺杆菌、迟
缓爱德华氏菌、沙门氏菌、产气荚膜梭菌等病原菌

的生长和黏附［１１］ 。 我们的前期研究也表明，丁酸

梭菌可降低产肠毒素大肠杆菌黏附因子和产肠毒

素基因表达，抑制产肠毒素大肠杆菌诱导的 ＩＰＥＣ⁃
Ｊ２ 细胞炎症反应，降低其对 ＩＰＥＣ⁃Ｊ２ 细胞的损伤

作用［１２］ 。 郑有秀等［４］ 研究表明，饲粮中添加 ５００
和 ２ ０００ ｍｇ ／ ｋｇ 丁酸梭菌，断奶仔猪的空肠绒毛高

度较对照组分别显著提高了 ３５．７１％和 ４７．３６％，血
清免疫球蛋白 Ａ 和免疫球蛋白 Ｇ 含量也显著升

高，腹泻率降低。 前期针对益生菌对断奶仔猪菌

群结构上的研究主要集中于对大肠段（盲肠和结

肠）或者是通过采集粪便样品［５，８－９］ ，而小肠段是仔

猪消化吸收的主要器官，在断奶过程中更易受到

食物变化和环境应激的影响，但针对丁酸梭菌等

益生菌对小肠段菌群结构的研究甚少。 因此，本
研究通过在饲粮中添加不同水平的丁酸梭菌，采
用高通量测序和定量聚合酶链反应（ ｑＰＣＲ）技术

研究其对断奶仔猪空肠菌群结构的影响，为丁酸

梭菌研发和推广应用提供理论依据。

１　 材料与方法
１．１　 试验材料

　 　 丁酸梭菌由湖北某生物产业有限公司提供；
试验用仔猪为“杜×长×大”三元杂交仔猪。
１．２　 试验设计

　 　 试 验 选 取 （ ２５ ± １ ） 日 龄、 体 重 为 （ ６． ２４ ±
０．３２） ｋｇ的健康仔猪 １６２ 头，随机分为 ３ 个组，每
组 ３ 个重复，每个重复 １８ 头猪。 对照组饲喂基础

饲粮，试验组分别在基础饲粮中添加 ５００（ＣＢ５００
组）和 ２ ０００ ｍｇ ／ ｋｇ（ＣＢ２０００ 组）丁酸梭菌。 基础

饲粮参照 ＮＲＣ（２０１２）营养需要配制，其组成及营

养水平与郑有秀等［４］前期研究报道相同。
　 　 试验期为 ３０ ｄ，期间自由采食和饮水，按常规

方法进行预防免疫和饲养管理。 试验结束前 １ 天

１９：００ 开始禁食，禁食 １２ ｈ，然后对试验猪进行

称重。

１．３　 样品采集

　 　 仔猪称重后从各组随机选取 ６ 头仔猪（每个

重复 ２ 头仔猪），屠宰后迅速采集空肠中段内容

物。 液 氮 速 冻 后 置 于 干 冰 中 转 运 至 实 验 室，
－８０ ℃保存。
１．４　 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增 ＰＣＲ 反应

　 　 采用 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ，
加拿大）试剂盒提取各空肠内容物样品中微生物

基因组 ＤＮＡ，使用引物 ３４１Ｆ（５′－ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢ⁃
ＧＣＡＳＣＡＧ－３′）和 ８０６Ｒ（ ５′ －ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧ⁃
ＴＡＴＣＴＡＡＴ－３′）对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ ～ Ｖ４
区进行扩增。 通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 平台对扩增区域

进行测序。 使用 ＱＩＩＭＥ２ 软件对测序数据进行分

析，按照 ９７％相似性对非重复序列进行操作分类

单元（ＯＴＵ）分析［１］ 。 使用 Ｓｌｉｖａ 和 ＲＰＤ 数据库对

所有 ＯＴＵ 的代表性序列进行物种匹配。 采用主

坐标分析（ ＰＣｏＡ）进行样品间 ｂｅｔａ 多样性分析。
采用 ＳｐａｒＣＣ 算法评估菌群间相互作用的网络关

系，聚类是基于 Ｇｉｒｖａｎ⁃Ｎｅｗｍａｎ 算法来计算，网络

图采用 Ｒ 语言的 ｉｇｒａｐｈ 软件包作图［１３］ 。
１．５　 细菌 ｑＰＣＲ 分析

　 　 参照 Ｘｕ 等［１４］ 和于光辉等［３］ 的引物序列

（表 １）对空肠中的肠杆菌科、大肠杆菌、乳酸杆菌

和双歧杆菌的相对丰度进行 ｑＰＣＲ 分析。 ｑＰＣＲ 在

ＡＢＩ７５００ 型定量 ＰＣＲ 仪（ＡＢＩ，美国）中进行，其体

系为 １０ μＬ 体系，其中包含了 ５．０ μＬ ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ
ｑＰＣＲ ｍｉｘ，上、下游引物各 ０． ５ μＬ。 反应条件为

９５ ℃预变性 ２ ｍｉｎ；９５ ℃变性 １５ ｓ；５８ ℃退火延伸

４５ ｓ，进行 ４０ 个循环，每个样品设置 ３ 个重复。 最

终依据测得的 Ｃｔ 值与标准曲线比较计算样品中

ＤＮＡ 的拷贝数。
１．６　 数据统计分析

　 　 采用 ＳＰＳＳ ２０．０ 统计软件进行单因素方差分析

（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），采用 Ｄｕｎｃａｎ 氏法进行多重比

较，Ｐ＜０．０５ 表示差异显著，０．０５＜Ｐ＜０．１０ 表示有变化

趋势，结果以平均值和均值标准误（ＳＥＭ）表示。

２　 结果与分析
２．１　 丁酸梭菌对断奶仔猪体重的影响

　 　 由图 １ 可知，随着饲粮中丁酸梭菌添加水平

的升高，断奶仔猪平均体重呈现上升趋势，ＣＢ５００
组和 ＣＢ２０００ 组分别比对照组提高了 ７．０６％（Ｐ ＝
０．１９８）和 １０．６６％（Ｐ ＝ ０．０７２）。

９２１５
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表 １　 引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

微生物类群 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ 引物序列 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′—３′） 参考文献 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

肠杆菌科
Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ

Ｆ：ＣＡＴＴＧＡＣＧＴＴＡＣＣＣＧＣＡＧＡＡＧＡＡＧＣ
Ｒ：ＣＴＣＴＡＣＧＡＧＡＣＴＣＡＡＧＣＴＴＧＣ Ｘｕ 等［１４］

大肠杆菌
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ

Ｆ：ＣＡＴＧＣＣＧＣＧＴＧＴＡＴＧＡＡＧＡＡ
Ｒ：ＣＧＧＧＴＡＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＧＣＡＡＡ 于光辉等［３］

乳酸杆菌
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ

Ｆ：ＧＧＡＡＴＣＴＴＣＣＡＣＡＡＴＧＧＡＣＧ
Ｒ：ＣＧＣＴＴＴＡＣＧＣＣＣＡＡＴＡＡＡＴＣＣＧＧ Ｘｕ 等［１４］

双歧杆菌
Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ

Ｆ：ＧＡＴＴＣＴＧＧＣＴＣＡＧＧＡＴＧＡＡＣＧＣ
Ｒ：ＣＴＧＡＴＡＧＧＡＣＧＣＧＡＣＣＣＣＡＴ 于光辉等［３］

图 １　 丁酸梭菌对断奶仔猪体重的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ ｏｎ
ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ

２．２　 丁酸梭菌对断奶仔猪空肠菌群物种丰度和

多样性的影响

　 　 由表 ２ 可知，各样品的覆盖度指数均大于０．９９，
说明该测序结果已基本覆盖样本的多样性。 进行 ａｌ⁃
ｐｈａ 多样性分析表明，ＣＢ２０００ 组的 ＯＴＵ 数量显著高

于对照组（Ｐ＜０．０５），同时香农指数显著高于对照组

（Ｐ＜０．０５），这表明在饲粮中添加丁酸梭菌可使断奶仔

猪空肠内容物中菌群多样性增加。
２．３　 丁酸梭菌对断奶仔猪空肠菌群结构的影响

　 　 由图２可知，对断奶仔猪空肠中的菌群结构

进行分析表明，在门水平上，优势菌门主要是厚壁

菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝藻

菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、
变形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅ⁃
ｒｏｉｄｅｔｅｓ），占仔猪空肠菌群的 ９９．８７％以上。 与对

照组相比，ＣＢ５００ 组和 ＣＢ２０００ 组拟杆菌门相对丰

度显著升高（Ｐ＜０．０５），广古菌门相对丰度显著降

低（Ｐ＜０． ０５），放线菌门相对丰度有增加的趋势

（Ｐ ＝ ０．０５５），而厚壁菌门、蓝藻菌门相对丰度无显

著差异（Ｐ＞０．０５）。
　 　 在属水平上，ＳＭＢ５３、葡萄球菌属（ Ｓｔａｐｈｙｌｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ）、迪茨氏菌属 （ Ｄｉｅｔｚｉａ）、甲 烷 短 杆 菌 属

（Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ）、 乳 酸 杆 菌 属 （ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌ⁃
ｌｕｓ）、梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃ⁃
ｃｕｓ）、棒状杆菌属（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、魏斯氏菌属

（Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ）和罗斯氏菌属（Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ）为相对丰度

最高的 １０ 个属。 其中，ＣＢ５００ 组和 ＣＢ２０００ 组迪

茨氏菌属、链球菌属和罗斯氏菌属相对丰度显著

升高（Ｐ＜ ０． ０５），甲烷杆菌属相对丰度显著降低

（Ｐ＜０．０５），ＳＭＢ５３、乳酸杆菌属、梭菌属、棒状杆菌

属和魏斯氏菌属相对丰度无显著差异（Ｐ＞０．０５）。

表 ２　 各组样品测序概况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
ＣＢ５００ 组

ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ
ＣＢ２０００ 组

ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
操作分类单元数量 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ／个 ３８３ａ ４６１ｂ ４８６ｂ １３．３６ ０．００１
香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ４．７４ａ ４．６２ａ ５．１５ｂ ０．０８ ０．００７
辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．８８ ０．８７ ０．９１ ０．００３ ０．０８２
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ４７１．２８ ５４２．０４ ５３５．９８ １４．９４ ０．０９４
ＡＣＥ 估计量 ＡＣＥ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ ４５４．７６ａ ５５９．３７ｂ ５４８．５８ｂ １４．３０ ０．００１
覆盖度指数 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎｄｅｘ ０．９９６ ０．９９５ ０．９９６ ０．０００ ２ ０．７３２

　 　 同行数据肩注不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。 下表同。
　 　 Ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ （Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．
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　 　 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝藻菌门；Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ：广古菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌

门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ：葡萄球菌属；Ｄｉｅｔｚｉａ：迪茨氏菌属；Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ：甲烷短杆菌属；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌ⁃
ｌｕｓ：乳酸杆菌属；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ：梭菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ：棒状杆菌属；Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ：魏斯氏菌属；Ｒｏｓｅ⁃
ｂｕｒｉａ：罗斯氏菌属；Ｏｔｈｅｒｓ：其他。 下图同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 ２　 丁酸梭菌对断奶仔猪空肠菌群结构的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ
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　 　 由图 ３ 可知，通过热图展示仔猪空肠中相对

丰度最高的 ３５ 种细菌菌属发现，与对照组相比，
ＣＢ５００ 组 和 ＣＢ２０００ 组 假 单 胞 菌 属 （ Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｍｏｎａｓ）和埃希氏菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ）等条件致病菌

的相对丰度显著降低 （ Ｐ ＜ ０． ０５），而粪球菌属

（Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ）、罗斯氏菌属、Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ、布劳

特氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）和瘤胃球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）
的相对丰度显著升高（Ｐ＜０．０５）。

　 　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ：节杆菌属；Ｅｒｗｉｎｉａ：欧文氏菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ：链霉菌属；Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ：粪球菌属；Ｋｏｃｕｒｉａ：考克氏菌属；
Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ：副球菌属；Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ：不动杆菌属；Ｂｒａｃｈｙｂａｃｔｅｒｉｕｍ：短状杆菌属；Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ：红球菌属；Ｂｌａｕｔｉａ：布劳特氏

菌属；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ：瘤胃球菌属；Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ：嗜冷杆菌属；Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ：乳球菌属；Ｍａｃｒｏｃｏｃｃｕｓ：巨型球菌属；Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｍｏｎａｓ：假单胞菌属；Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ：肠球菌属；Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ：鲁梅尔芽孢杆菌属；Ｂａｃｉｌｌｕｓ：芽孢杆菌属；Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ：短
杆菌属；Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ：埃希氏菌属；Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ：气球菌属。 下图同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 ３　 断奶仔猪空肠菌群结构热点图（前 ３５ 种菌属）
Ｆｉｇ．３　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ （ ｔｏｐ ３５ ｇｅｎｅｒａ） ｉｎ ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ
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　 　 由图 ４ 可知，属水平的菌群网络结构分析显

示，仔猪空肠菌群存在显著的交互作用，特别是粪

球菌属、罗斯氏菌属、布劳特氏菌属和瘤胃球菌属

等存在显著的交互聚类，且均与 Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ 存

在交互作用。

　 　 Ｒｏｔｈｉａ：罗氏菌属。

图 ４　 断奶仔猪菌群属水平的网络结构分析

Ｆｉｇ．４　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ
ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 由图 ５ 可知，通过主坐标分析发现，对照组和

丁酸梭菌组有显著不同的聚类，同时不同添加水

平的丁酸梭菌组聚类也存在一定的差异，这表明 ３
组间的菌群结构存在差异。

图 ５　 断奶仔猪空肠菌群结构主坐标分析

Ｆｉｇ．５　 ＰＣｏＡ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ
ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ

２．４　 ｑＰＣＲ 检测断奶仔猪空肠菌群表达量

　 　 由表 ３ 可知，ｑＰＣＲ 对断奶仔猪空肠特定菌群

定量分析结果表明，与对照组相比，ＣＢ５００ 组和

ＣＢ２０００ 组肠杆菌科和大肠杆菌的相对丰度显著

降低（Ｐ＜０．０５），而丁酸梭菌处理对乳酸杆菌与双

歧杆菌的相对丰度无显著影响（Ｐ＞０．０５）。

表 ３　 丁酸梭菌对断奶仔猪空肠特定菌群相对丰度的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｅｒｔａｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ
ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ ｌｇ（１６Ｓ ｒＤＮＡ ｃｏｐｉｅｓ ／ ｇ）

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
ＣＢ５００ 组

ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ
ＣＢ２０００ 组

ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

肠杆菌科 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ６．２２ａ ５．０３ｂ ４．８９ｂ ０．１９ ０．０４２
大肠杆菌 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ５．１４ａ ２．９８ｂ ３．１６ｂ ０．３２ ０．０３８
乳酸杆菌 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ６．３１ ５．１６ ５．４７ ０．６１ ０．２０６
双歧杆菌 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ３．１３ ３．４８ ２．７５ ０．３１ ０．３４９

３　 讨　 论
　 　 丁酸梭菌对于促进动物的消化吸收和肠道健

康具有重要的调节作用［４－５，９］ 。 丁酸梭菌的主要代

谢产物丁酸是肠道上皮细胞的主要能量物质，能
促进肠道上皮细胞增殖，改善断奶应激产生的肠

道黏膜损伤。 郑有秀等［４］ 和 Ｃａｓａｓ 等［１５］ 等研究表

明，在断奶仔猪饲粮中添加丁酸梭菌可提高肠道

绒毛高度和绒毛高度 ／隐窝深度值。 同时，丁酸梭

菌有增强肠道屏障功能的作用，Ｚｏｎｇ 等［１６］ 研究表

明在断奶仔猪饲粮中添加丁酸梭菌可提高肠道紧

密连接蛋白包括闭合蛋白－１（ ｃｌａｕｄｉｎ⁃１）、封闭蛋

白（ｏｃｃｌｕｄｉｎ）和紧密连接蛋白－１（ＺＯ⁃１）ｍＲＮＡ 的

表达量。 丁酸梭菌代谢产生的其他物质包括各种

酶类、维生素，可以补充机体所需的营养素和提高

肠道对饲粮中营养物质的消化、吸收与利用率，改
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善畜禽生产性能［８－９］ 。 此外，许多研究也发现，饲
粮中添加益生菌可以提高肠道中阳离子氨基酸运

载体 １（ＣＡＴ１）、小肽转运体 １（ＰｅｐＴ１）和碱性氨基

酸转运载体（ ｒＢＡＴ）的 ｍＲＮＡ 表达量，促进营养物

质的吸收转运［１７－１９］ 。 在本研究中，饲粮中添加丁

酸梭菌有提高断奶仔猪体重的趋势，这与庞敏［５］

和孙健等［２０］研究结果一致。 这说明益生菌可以改

变猪肠道结构和营养物质转运载体的表达，促进

肠道对营养物质的吸收，提高生长性能。
　 　 肠道微生物对于动物的生长和健康起着重要

的作用［２，７］ 。 一般来说，肠道微生物多样性越高，
越有利于动物的肠道健康［６］ 。 孙健等［２０］ 研究表

明，饲粮添加丁酸梭菌组仔猪香农指数高于对照

组。 本研究同样发现，ＣＢ２０００ 组仔猪空肠菌群的

香农指数显著高于对照组。 通常情况下肠道菌群

多样性越高，菌群之间的相互依赖越强，当机体遭

受断奶等应激刺激或外界环境波动较大时，菌群

能更好地保持动态平衡［２１］ 。 仔猪断奶后，消化道

ｐＨ 会显著升高，使消化酶活性降低，肠道结构发

生变化同时还导致肠道菌群絮乱，病原菌大量增

殖，引起仔猪腹泻［３－５］ 。 本试验通过高通量测序技

术发现，在门水平上，各组的厚壁菌门的相对丰度

都 在 ７５％ 左 右； 与 对 照 组 相 比， ＣＢ５００ 组 和

ＣＢ２０００ 组拟杆菌门相对丰度均显著提高，广古菌

门相对丰度显著降低。 我们前期在肉鸡中的研究

也表明，在饲粮中添加丁酸梭菌可提高肉鸡盲肠

拟杆菌门相对丰度［２２］ 。 在属水平上，与对照组相

比，丁酸梭菌组假单胞菌属和埃希氏菌属等条件

致病菌的相对丰度显著降低。 同时，ｑＰＣＲ 结果也

表明丁酸梭菌可显著降低断奶仔猪空肠的肠杆菌

科和大肠杆菌的相对丰度。 李玉鹏等［２３］ 研究表

明，在断奶仔猪饲粮中添加 ５×１０５ ＣＦＵ ／ ｇ 丁酸梭

菌可减少空肠中大肠杆菌数量。 梁明振等［２４］ 的研

究结果表明，在断奶仔猪饲粮中添加丁酸梭菌可

减少盲肠和结肠大肠杆菌数量。 我们的研究还发

现丁酸梭菌可使仔猪空肠中粪球菌属、罗斯氏菌

属、Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ、布劳特氏菌属和瘤胃球菌属等

的相对丰度显著升高，且该 ５ 个属的菌群存在显

著的交互作用，这些细菌可以分解抗性淀粉和纤

维等难以消的物质，产生短链脂肪酸，使肠道 ｐＨ
下降，抑制有害菌的定植，有益于肠道健康［２５－２７］ 。
这也在一定程度上解释了我们前期报道的丁酸梭

菌处理使仔猪腹泻率降低的原因［４］ 。

４　 结　 论
　 　 在饲粮中添加适宜水平的丁酸梭菌可使断奶

仔猪空肠菌群多样性增加，假单胞菌属、埃希氏菌

属和肠杆菌等条件致病菌的相对丰度显著降低，
粪球菌属、罗斯氏菌属、Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ、布劳特氏菌

属等有利于肠道健康菌群的相对丰度升高，从而

有效改善仔猪肠道菌群结构。
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Ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ Ｗｅａｎｅｄ Ｐｉｇｌｅｔｓ

ＷＡＮＧ Ｙｕａｎｘｉａ１，２ 　 ＺＯＵ Ｘｉａｏｔｉｎｇ３ 　 ＺＨＥＮＧ Ｙｏｕｘｉｕ３ 　 ＹＡＮＧ Ｈｕａ１，２ 　 ＧＯＮＧ Ｙｕｊｉｅ３ 　
ＬＩＵ Ｘｉｕｔｉｎｇ２ 　 ＬＹＵ Ｗｅｎｔａｏ１，２ 　 ＸＩＡＯ Ｙｉｎｇｐｉｎｇ１，２∗

（１． Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｍａｎａｇｉｎｇ Ｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｔｈｒｅａｔｓ ｔｏ ｔｈｅ Ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ Ｓａｆｅｔｙ ｏｆ Ａｇｒｏ⁃Ｐｒｏｄｕｃｔｓ Ｃｏ⁃Ｂｕｉｌｔ ｂｙ
Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ ａｎｄ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ （ ｉｎ Ｒｅｐａｒａｔｉｏｎ）， Ｈａｎｇｚｈｏｕ ３１００２１， Ｃｈｉｎａ； ２． Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ Ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｒ

Ａｇｒｏ⁃Ｐｒｏｄｕｃｔｓ， Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｈａｎｇｚｈｏｕ ３１００２１， Ｃｈｉｎａ；
３． Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｈａｎｇｚｈｏｕ ３１００５８， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １６２ （２５±１） ⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｄｕｒｏｃ×Ｌａｎｄｒａｃｅ×Ｙｏｒｋｓｈｉｒｅ
ｐｉｇｌｅｔｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ （６．２４±０．３２） ｋｇ ｗｅｒｅ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ３ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ３ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｐｅｒ
ｇｒｏｕｐ ａｎｄ １８ ｐｉｇｓ ｐｅｒ ｒｅｐｌｉｃａｔｅ． Ｐｉｇｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｆｅｄ ａ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ， ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｆｅｄ ｔｈｅ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ ５００ （ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ） ａｎｄ ２ ０００ ｍｇ ／ ｋｇ （ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ）
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｔｒａｉｌ ｌａｓｔｅｄ ｆｏｒ ３０ ｄａｙｓ． Ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ， ｅｖｅｒｙ ６ ｐｉｇｌｅｔｓ
（２ ｐｉｇｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｒｅｐｌｉｃａｔｅ） ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｌａｕｇｈｔｅｒｅｄ ａｎｄ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｌｌｅｃｔ ｊｅｊｕｎａｌ ｃｏｎｔｅｎｔｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉ⁃
ｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｊｅｊｕｎｕｍ ｗａｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａ⁃
ｔｉｖｅ ＰＣＲ （ ｑＰＣＲ） ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ， ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ ｈａｄ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ， ｂｕｔ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｃｅｓ （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ （ＯＴＵ） ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｊｅｊｕｎｕｍ
ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０５） ． Ａｔ
ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｊｅｊｕｎｕｍ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ， ｔｈｅ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ｒｅｌ⁃
ａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｂｏｔｈ ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ
Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ （Ｐ＜０．０５） ． Ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ， ＳＭＢ５３， Ｓｔａｐｈｙｌｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ， Ｄｉｅｔｚｉａ， Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ， Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ， Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ， Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ， Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ
ａｎｄ Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｏｐｐｏｒ⁃
ｔｕｎｉｓｔｉｃ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｓｕｃｈ ａｓ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｎｄ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉ⁃
ｃｕｍ ｇｒｏｕｐｓ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ， Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ， Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ， Ｂｌａｕｔｉａ ａｎｄ
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ （Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅ ｑＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ
Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ａｎｄ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｎ ｔｈｅ ＣＢ５００ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ＣＢ２０００ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｃｏｍ⁃
ｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒｉｃｕｍ ｃａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｂａｃ⁃
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